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INTRODUÇÃO
Translocações são rearranjos cromossômicos nos 
quais ocorre uma troca de segmentos de DNA entre 
cromossomos. Essas trocas são classificadas como sim-
ples, recíprocas ou Robertsonianas, podendo envolver 
cromossomos homólogos e não-homólogos (Sumner 
2003). São eventos que ocorrem naturalmente entre as 
plantas, mas podem, inclusive, ser induzidas em labo-
ratório visando o melhoramento varietal (Molnár-Lang 
et al. 2005). Devido à imensa variabilidade de genes 
potencialmente úteis nas espécies afins ao trigo, tais 
como de resistência a estresses bióticos e abióticos, 
desenvolveram-se muitas estratégias que possibilitaram 
o uso de métodos para transferência desses genes como 
cruzamentos, translocações, transgenia e outros (Gard-
ner & Sutherland 2004). 
Dentro da família Poaceae, o trigo (Triticum aesti-
vum L.) pertence à tribo Triticeae, subtribo Triticinae, 
na qual encontramos os gêneros Triticum, Aegilops, 
Agropyron, Secale e Haynaldia. O genoma do trigo he-
xaploide, 2n = 6x = 42, é alopoliploide (AABBDD) cuja 
origem se deu pela combinação de distintas espécies (T. 
monococum, Aegilops squarrosa e, possivelmente, Ae. 
speltoides). Essa poliploidia confere características que 
facilitam a incorporação de genes de espécies relaciona-
das (Moraes-Fernandes et al. 2000). A detecção de cro-
mossomos, segmentos cromossômicos ou de DNA por 
marcadores moleculares e técnicas como hibridização 
fluorescente in situ, constituem importantes ferramentas 
para a prospecção de genes de interesse agronômico e 
posterior uso no melhoramento do trigo.
Este artigo, portanto, apresenta uma revisão das prin-
cipais características agronômicas, bem como dos prin-
cipais genes de resistência que podem ser transferidos 
pelas translocações cromossômicas entre o trigo e espé-
cies relacionadas (Tab. 1). Considerando que a hibrida-
ção entre esses gêneros é uma estratégia que permite a 
introgressão gênica, este trabalho tem por objetivo elu-
cidar estratégias que podem ser utilizadas nos progra-
mas de melhoramento genético dessa cultura.
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ResUmO: (Translocações cromossômicas entre trigo e espécies relacionadas e seu potencial uso no melhoramento genéti-
co). Translocações interespecíficas são eventos que envolvem a troca de segmentos de DNA entre cromossomos de diferentes 
espécies. Eventualmente, essas trocas permitem a transferência de genes de interesse agronômico da espécie doadora para 
a espécie cultivada. Várias espécies afins, relacionadas geneticamente ao trigo, possuem genes que podem ser utilizados 
nos programas de melhoramento dessa cultura. Portanto, o objetivo deste trabalho foi revisar as principais características 
agronômicas, bem como os principais genes de resistência que podem ser transferidos de espécies afins para o trigo, a partir 
de translocações cromossômicas. As informações destacadas nesta revisão mostram que as espécies relacionadas ao trigo 
podem e são utilizadas como fonte de genes de resistência, principalmente, a estresses bióticos e que o uso de cruzamentos 
interespecíficos e, consequentemente das translocações, são estratégias extensivamente aplicadas para este fim.
Palavras chaves: Triticum aestivum, estresses bióticos, rearranjo cromossômico, transferência de genes.
AbsTRAcT: (Chromosomal translocations involving wheat and related species and their potential use in genetic breeding). 
Interspecific translocations are events that involve DNA segments exchanges between chromosomal by different species. 
Eventually these exchanges allow the transference of interested agronomic gens from de donor to the cultivated specie.  
Several wheat genetic related species have important resistance gens that could be used in breeding programs. Thus, the aim 
of this paper was to review the main agronomic traits as the main resistance gens that could be transferred from related spe-
cies to wheat using chromosomal translocations. The informations in this paper demonstrate that related wheat species could 
and are used like source of resistance gens, principally, to biotic stresses, and also confirm that the interspecific crosses and, 
consequently translocations, are strategies extensively used with this finality.  
Key words: Triticum aestivum, biotic stress, chromosomal rearrangement, gene transfer.
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DeseNVOLVImeNTO
Thinopyrum
Diversas translocações envolvendo cultivares de Thi-
nopyrum e trigo já foram relatadas. Estas translocações 
transferem, principalmente, genes de resistência a doen-
ças causadas por microorganismos patogênicos (Sepsi 
et al. 2009, Zhang et al. 2009b, Ayala-Navarrete et al. 
2010, Chang et al. 2010, Qi et al. 2010, Wang et al. 
2010b). As principais translocações envolvendo estas 
espécies estão descritas na Tabela 2.
Thinopyrum  ponticum
Thinopyrum ponticum (Podp.) Barkworth & D. R. 
Dewey, também denominado  Agropyron elongatum 
auct. non (Host) P. Beauv., ou  Lophopyrum ponticum 
(Podp.) Á. Löve, (2n = 10x = 70), é portador dos ge-
nomas JsJsJJJ, como proposto por Chen et al. (1998), 
e possui vários genes que servem de fonte de resistên-
cia a doenças em trigo como ferrugens, ácaro, mosaico 
(wheat streak mosaic virus - WSMV), nanismo amarelo 
da cevada (barley yellow dwarf virus - BYDV) e, tam-
bém, a estresses abióticos (Friebe et al. 1996, Chen et 
al. 1998, Jauhar & Chibbar 1999).
Recentemente, Th. ponticum e Th. intermedium fo-
ram identificados como fonte de genes de resistência 
a “eyespot”, doença causada por Oculimacula yallun-
dae ou O. acuformis, também conhecida como Tapesia 
yallundae ou T. acuformis (Li et al. 2004, 2005), e fu-
sariose, causada por  Fusarium graminearum (Oliver et 
al. 2005). Cultivares anfiploides obtidas a partir de trigo 
e Th. ponticum que apresentaram resistência à giberela, 
mancha amarela e à mancha marrom também já foram 
descritas por Oliver et al. (2006). Estes autores sugerem 
que essas linhagens podem ser utilizadas na transferên-
cia desses genes para o trigo, bem como atribuem essa 
resistência à presença do genoma do Th. ponticum nes-
ses híbridos.
Apesar disso, esses híbridos podem transferir ge-
nes que causam uma distorção na segregação em trigo 
(Zhang & Dvorak 1990, Prins et al. 1997, Sibikeeva et 
al. 2004). Heslop-Harrison & Schwarzacher (1993) re-
latam, inclusive, que há influência do genótipo parental 
na substituição cromossômica em híbridos por retrocru-
zamento e que a eliminação diferencial parece ser de-
pendente do arranjo espacial dos cromossomos durante 
o ciclo celular.
Vários estudos revelaram a existência de transloca-
ções e substituições existentes entre T. aestivum e Th. 
ponticum (Chen et al. 1998, Fedak et al. 2000, Fedak 
& Han 2005, Jauhar & Peterson 2006). Por exemplo, 
a descrita por Sepsi et al. (2009) como translocação 
7A.7D, detectada a partir do uso de marcadores mo-
leculares SSR (simple sequence repeats) conhecidos 
como Xbarc53, Xgwm428, Xwgm37 e Xcfd69. 
Thinopyrum intermedium
Thinopyrum intermedium (Host) Barkworth & D.R. 
Dewey (=Agropyron intermedium (Host) Beauv. ou Ag. 
glaucum (Desf. ex DC.) Roem. & Schult.), genoma SJJs 
(Chen et al. 1998), é portador de genes de resistência a 
viroses, tal como ao nanismo amarelo da cevada, gene 
Bdv2, e genes de resistência a determinados fungos 
(Chen et al. 2003, Li et al. 2008a, Ayala-Navarrete et al. 
2009, Jahier et al. 2009, Kong et al. 2009, Li & Wang 
2009, Chang et al. 2010). Algumas cultivares de trigo 
que possuem o gene Bvd2, proveniente do cruzamen-
to com Th. intermedium,  são as cultivares de inverno 
Mackellare e Glover. Estudos recentes demonstram que 
estas translocações/substituições transferem, inclusi-
ve, genes que melhoram o desempenho e o rendimento 
em grãos do trigo (Singh et al. 1998, Monneveux et al. 
2003, Zhang et al. 2009a). 
Contudo, estes híbridos podem carrear genes que 
conferem uma coloração amarelada à farinha, redu-
zindo a qualidade deste produto. Translocações envol-
vendo fragmentos menores têm sido alvo de alguns 
Tabela 1. Principais características transferidas das espécies afins para o trigo.
espécie Genoma Doenças que as espécies possuem resistência
características agronômicas transferidas
Vantagens Desvantagens
Th. ponticum JsJsJJJ “Eyespot”, fusariose, giberela, 
mancha amarela, mancha marrom.
Genes de resistência a estresses. Distorção na 
segregação.
Th. intermedium SJJs Nanismo amarelo da cevada (Bar-
ley yellow dwarf virus - BYDV)
Genes de resistência a estresses, melhora no 
desempenho e rendimento de grãos.
Coloração amarela 
da farinha.
H. villosa L. VV Oídio, ferrugem do colmo, ferru-
gem da folha, ferrugem amarela, 
ferrugem listrada, mal-do-pé, 
vírus do mosaico amarelo, vírus 
do mosaico do colmo e ácaro.
Genes de resistência a estresses, tolerância 
a seca e alto conteúdo protéico, aumento na 
altura da planta, peso de grãos e grãos “soft”.
Não relatada.
Ae. ventricosa D Ferrugem da folha, ferrugem do 
colmo, nematóides.
Genes de resistência a estresses. Não relatada.
Ae. variabilis U Nematóides. Genes de resistência a estresses. Não relatada.
H. vulgare L. HH Não relatado. Genes que conferem precocidade, tolerância 
a seca e a salinidade, gene de armazenamen-




L. racemosus NsXm Giberela. Genes de resistência a estresses, aumento 
na capacidade de inibição biológica da 
nitrificação.
Não relatada.
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estudos, pois linhagens com fragmentos pequenos apre-
sentaram menor concentração de pigmentos amarelos 
(Groenewald et al. 2005).
Haynaldia villosa L.
Haynaldia villosa (L.) Schur., 2n = 14 (genoma VV), 
é uma espécie selvagem da tribo Triticeae, nativa da re-
gião do Mediterrâneo e Sudoeste da Ásia. Esta espécie 
possui resistência ao oídio (Blumeria graminis f. sp. 
tritici), ferrugem do colmo (Puccinia graminis f. sp. tri-
tici), ferrugem da folha (P. triticina Erikss), ferrugem 
amarela (P. striiformis West. f. sp. tritici), mal-do-pé 
(Gaeumannomyces graminis var. tritici J. Walker), ví-
rus do mosaico amarelo (Bymovirus), tolerância à seca e 
alto conteúdo protéico. Muitas translocações envolven-
do trigo e os cromossomos 2V, 4V, e 6V de H.  villosa 
já foram relatadas (Chen et al. 1995, 1997, 2002, Zhang 
et al. 2005, Chen et al. 2007, Li et al. 2007, Cao et al. 
2009).
Os genes de resistência nesta espécie estão localiza-
dos, principalmente, nos cromossomos 4V e 6V, tais 
como o de resistência ao vírus do mosaico do colmo 
(wheat spindle streak mosaic vírus - WSSMV) no 4VS 
(Zhang et al. 2005), o de resistência ao oídio (Pm21) no 
6VS, e ao ácaro (wheat curl mite) no 6V (Chen et al. 
1996, Qi et al. 1996, Xie et al. 2011). O gene de resis-
tência ao oídio, Pm21, por exemplo, se mostrou efetivo 
para 84 raças de oídio isoladas na China (Qi et al. 1995, 
Chen et al. 1997). A linhagem translocada 6VS.6AL, 
identificada por Chen et al. (1995) e Liu et al. (1996), 
possui resistência às raças Cyr31 e Cyr32 de ferrugem 
amarela (Gao 1999, Chen et al. 2001). Xie et al. (2011), 
por sua vez, desenvolveram e validaram vários marca-
dores moleculares SSR para identificar a presença do 
Tabela 2. Genes transferidos de Th. ponticum e Th. intermedium para o trigo.
Gene Fonte cromossomo Receptor cultivar ou linhagem Referência












Smith et al. (1968)
Sears (1973, 1977)
Jiang et al. (1994)





Feiebe et al. (1996)










Friebe et al. (1993)
Friebe et al. (1993)
Friebe et al. (1993)
Friebe et al. (1993)
Dyck & Friebe (1993)






Smith et al. (1968)
Sears (1973, 1977)
Jiang et al. (1994)










Friebe et al. (1994)
Sr26 Th. ponticum T6AS·6AL.6Ae#1L
6A.6Ae#1L
Friebe et al. (1994)
Knott (1961)
Sr43 Th. intermedium 7DL.7Ae#2L·7Ae#2S
7DS·7DL.7Ae#2L
7DS.7Ae#2L
Kim et al. (1993)
Sr44 Th. intermedium T7DS.7Ai#1L·7Ai#1S Khan et al. (2000)
Pm40 Th. intermedium 7BS GRY19 Luo et al. (2009)
Pm43 Th. intermedium 2DL CH5025 He et al. (2009)




TC5, TC6, TC8, TC9, TC7
Hohmann et al. (1996)
Banks et al. (1995)
Hohmann et al. (1996)
Bdv3 Th. intermedium 7DS·7DL.7EL P961341 (PI 635118) Ohm et al. (2005)







Wells et al. (1982)
Gill et al. (1995)
Friebe et al. (1991)
Cmc2 Th. ponticum T6DL·6Ae#2S
T5BL·6Ae#2S
T6AL·6Ae#2S
Whelan & Hart (1989)
Whelan & Hart (1989)
Whelan & Lukow (1990)
Adaptado de Li & Wang (2009)
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gene Pm21 nestas linhagens translocadas, tais como o 
Xgwm459 e o Xgwm334, e afirmam que este gene é 
introgredido com sucesso em trigo a partir da translo-
cação 6VS.6AL.
Genes para gluteninas e gliadinas também já foram 
descritos, por exemplo, para as gluteninas de alto peso 
molecular que estão localizados no cromossomo 1VL, e 
gluteninas e gliadinas de baixo peso molecular no 1VS 
e 6VS (Blanco et al. 1991, de Pace et al. 2001). 
Em relação às características agronômicas, Li et al. 
(2007) observaram que a translocação 6VS.6AL não 
alterou significativamente a relação espiguetas/espiga, 
grãos/espiga, peso do grão/espiga, rendimento de grãos, 
rendimento de farinha, coloração ou brilho da farinha e 
conteúdo protéico, contudo apresentou  aumento signi-
ficativo na altura da planta e no peso dos grãos. A partir 
destes resultados os autores sugerem que essa transloca-
ção pode ser utilizada para transferir genes de resistên-
cia ao oídio sem alterar as características agronômicas.
Outra translocação descrita como T5VS.5DL tam-
bém foi identificada. A dureza do grão é controlada por 
um loco (Ha) presente no braço curto do cromossomo 
5D. Este loco contém genes relacionados com a pro-
dução das puroindolinas a (Pina) e b (Pinb), as quais 
conferem a característica “soft” ao endosperma quando 
ambas estão em seu estado selvagem, Pina-D1a/Pinb-
-D1a (Morris 2002). Esses genes estão presentes em 
todos os ancestrais do trigo comum, possuidores dos 
genomas AA, SS, DD, MM, CC e UU e nas espécies de 
trigo tetraploide Triticum timopheevii (AAGG). Porém 
estão ausentes no trigo duro (T. durum) (Gautier et al. 
2000, Chen et al. 2005, Li et al. 2008b) e nos cromos-
somos 5A e 5B do trigo hexaploide, indicando que os 
locos desses genes foram deletados durante a poliploi-
dização (Chantret et al. 2005, Li et al. 2008b). Zhang et 
al. (2010) detectaram a presença de genes semelhantes 
ao gene Pin na espécie diploide Haynaldia villosa, os 
quais estão localizados no braço curto do cromossomo 
5V, mostrando que a linhagem translocada T5VS.5DL 
pode ser utilizada no melhoramento da textura dos 
grãos em trigo. Estes autores relatam, inclusive, que a 
perda do cromossomo 5DS é completamente compen-
sada pela adição do 5VS, e que a seleção de genótipos 
com melhor dureza de grãos pode ser feita a partir da 
identificação da translocação T5VS.5DL.
O cromossomo 2V de Haynaldia villosa carreia genes 
que condicionam resistência à “eyespot”, à ferrugem 
listrada (Chen et al. 2001) e genes que codificam aristas 
em tufos e lipases (Est-V7) (Chen et al. 1996). Diversas 
linhagens de trigo translocadas envolvendo o cromos-
somo 2V já foram desenvolvidas (Chen et al. 1995a, 
1995b). Chen et al. (2008), por exemplo, obtiveram es-
tas linhagens com diversos tipos de alterações dentre 
elas quatro translocações, uma com um segmento curto 
T6BS.6BL-2VS, duas envolvendo braços inteiros (pre-
liminarmente designadas T3DS.2VL e T2VS.7DL), e 
uma intercalada T2VS.2VL-W-2VL; uma deleção Del. 
2VS.2VL-; um monotelossômico Mt2VS; e um isocro-
mossomo 2VS.2VS. Zhang et al. (2006) também obti-
veram linhagens com substituição trigo 2D e H. villosa 
2V, as quais demonstraram alta resistência ao mosaico 
do trigo. A presença do cromossomo 2V pode ser detec-
tada a partir de um marcador molecular SSR designado 
Xwmc25-120 (Zhang et al. 2006). 
Aegilops
Muitas espécies de Aegilops são consideradas como 
fontes de genes de resistência à ferrugem da folha, fer-
rugem do colmo, oídio e fonte de genes que favorecem 
a adaptabilidade a certas condições climáticas, especial-
mente a seca, tais como as espécies Ae. biuncialis (2n 
= 4x = 28, UbUbMbMb), Ae. geniculata (2n = 4x = 28, 
UgUgMgMg), Ae.  ventricosa (2n = 4x = 28, DvDvNvNv) 
e Ae. variabilis (2n = 4x = 28, UUSvSv) (Molnár et al. 
2004, Badaeva et al. 2008, Schneider et al. 2008). As 
duas principais espécies de Aegilops utilizadas em pro-
gramas de melhoramento serão discutidas a seguir.
Aegilops ventricosa
A espécie selvagem do trigo Aegilops ventricosa 
Tausch (=Triticum ventricosum Ces.) é um alotetra-
polide, derivado de hibridização do genoma D de Ae. 
tauschii e N de T. uniaristatum (Vis.) Richter (Kimer & 
Zhao 1983). Esta espécie é fonte de diversos genes de 
resistência que possuem importância agronômica e fo-
ram introgredidos no trigo com sucesso (Badaeva et al. 
2008). Dentre esses genes, podemos citar o Lr37, o qual 
confere resistência à ferrugem da folha e está localizado 
na translocação 2NS.2AL (Bariana & McIntosh 1993, 
Robert et al. 1999, Mesterházy et al. 2000, Seah et al. 
2000, Stepien et al. 2003, Bulos et al. 2006). Como o 
braço longo (L) do cromossomo de Ae. ventricosa não 
recombina com os cromossomos do trigo, os demais 
genes, como Sr38, Yr17 e Cre1, os quais conferem re-
sistência à ferrugem da folha, ferrugem do colmo e a 
alguns nematóides, respectivamente, são transferidos 
juntos nessa translocação (Jahier et al. 1996, Robert et 
al. 1999, Seah et al. 2000, Helguera et al. 2003).
Diversas cultivares com essa translocação são ex-
tensivamente utilizadas na França, Europa, Polônia e 
outros países (Winzeler et al. 2000, Blaszczyk et al. 
2004). Alguns exemplos de cultivares que apresentam 
esta translocação são Baguette 10, Baguette 12, Baguet-
te 5 Sur e Baguette 11 Premium, todas registradas pela 
empresa Nidera S.A.
Aegilops variabilis
Aegilops variabilis Eig é uma espécie alotetraploi-
de, obtida a partir do cruzamento entre Ae. umbellu-
lata Zhuk (genoma U) e Ae. longíssima Schweinf. & 
Muschl. (genoma S1). Essa planta é originária do sul do 
Mediterrâneo e é compatível com T. aestivum como pa-
rental masculino. O genoma Sv de Ae. variabilis possui 
genes que conferem resistência aos nematóides-da-ga-
lha (root-knot nematodes - RKN) do gênero Meloido-
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gyne, gene Rkn2, e aos nematóides causadores de cistos 
(cereal cyst nematodes - CCN) do gênero Heterodera, 
genes CreX e CreY. Dez genes de resistência a CNN fo-
ram identificadas em trigo e espécies relacionadas como 
os genes Cre1 e Cre8 no trigo (Williams et al. 1994), 
Cre3 e Cre4, em Ae. tauschi (Eastwood et al. 1991, 
1994), Cre2, Cre5, e Cre6, em Ae. ventricosa (Delibes 
et al. 1993, Jahier et al. 2001, Ogbonnaya et al. 2001), 
Cre7, em Ae. triuncialis (Romero et al. 1998), e dois 
novos genes, CreX e CreY, em Ae. variabilis (Barloy et 
al. 2007). 
Alguns híbridos de trigo e Ae. variabilis, com resis-
tência a CCN e RKN (linhagem X35- CreY e Rkn2), já 
foram identificados. Coriton et al. (2009) relatam que 
a resistência dessas linhagens decorre em virtude da 
transferência, a partir da translocação, de um segmento 
de Ae. variabilis, que possui ambos os genes (Rkn2 e 
CreY), para o cromossomo 3BL do trigo ou, também, 
conforme Jahier et al. (1998), a partir de uma introgres-
são portadora do gene (CreX), introduzida dentro de 
uma região desconhecida do trigo. Yu et al. (1995), por 
exemplo, localizaram os genes Rkn2 e CreY no braço do 
cromossomo 3BL em linhagens translocadas, utilizan-
do análises monossômicas e mapeamento telocêntrico. 
Eles demonstraram, inclusive, que o braço 3BL carreia 
o gene Est5, um gene específico do grupo dos cromos-
somos 3 que codifica esterase em sementes. 
Coriton et al. (2009) reafirmam os resultados obtidos 
por Yu et al. (1995), a partir de marcadores moleculares 
SSR (Xgwm299, Xgwm247, Xgwm181, e Xgwm340). 
Contudo, tais autores relataram ter obtido a introgres-
são do gene CreX, localizado na porção 2Sv, na porção 
distal do cromossomo 1B, o que não corrobora com hi-
póteses anteriores, as quais dizem que esta introgressão 
poderia estar localizada no 2AS e 2DS em trigo (Barloy 
et al. 2007).
Hordeum vulgare L.
A hibridação entre trigo e cevada (2n = 2x = 14, geno-
ma HH) também pode ser útil na transferência de vários 
genes como precocidade, tolerância à seca, à salinidade 
do solo e vários outros correlacionados com parâme-
tros de qualidade. O braço longo do cromossomo 1H 
da cevada carreia vários genes interessantes agronomi-
camente, como o gene de armazenamento de proteínas 
Hor3 (Kreis & Shewry 1992). 
A adição do braço 1H no trigo é de grande impor-
tância. Contudo, essa translocação tem causado proble-
mas de esterilidade no trigo em virtude de anormalida-
des meióticas, principalmente por erros de pareamento 
(Molnár-Lang et al. 1991, 2000, 2005). Alguns autores 
sugerem que esse fenômeno é devido a interações dos 
genes presentes neste fragmento com o núcleo e/ou ci-
toplasma do trigo (Islam & Shepherd 1990, Taketa & 
Takeda 1997, 2001). Diferentes fontes de cevada já fo-
ram estudas, mas nenhuma alterou essa condição, suge-
rindo que essa esterilidade é um fenômeno de híbridos 
entre trigo e cevada (Islam & Shepherd 1990, Taketa & 
Takeda 1997). Contudo, plantas com adição monossô-
mica dupla do 1H e do 6H recuperaram parcialmente a 
fertilidade feminina (Islam et al. 1981) e plantas com 
adição monossômica do 1H e dissômica do 6H restaura-
ram parcialmente a auto-fertilidade (Islam & Shepherd 
2000), resultados que favorecem esta translocação. 
Taketa et al. (2002) revelaram que o braço longo do 
cromossomo 6H carreia genes que restauram parcial-
mente a esterilidade induzida pelo 1H, sendo que os 
mesmos obtiveram em seus estudos linhagens estéreis e 
não estéreis, concluindo que a esterilidade proveniente 
desta translocação é controlada por um único gene do-
minante, o qual foi denominado como Shw (sterility in 
hybrids with wheat). Os autores relataram também que 
este gene está localizado no segmento 1HL, próximo ao 
ponto de quebra das linhagens translocadas, ocupando 
uma localização similar ao gene de compatibilidade nú-
cleo-citoplasma (Ncc), onde três lócus desse gene foram 
mapeados no grupamento dos cromossomos 1 das Triti-
ceae. Os genes Ncc são essenciais para o crescimento e 
fertilidade normais em trigo e a ausência deles mostrou 
esterilidade, fraqueza e desenvolvimento anormal do 
endosperma (Francki & Langridge 1994, Anderson & 
Mann 1995, Asakura et al. 2000). 
Apesar dos relatos de esterilidade, Molnar-Lang et al. 
(1991, 2000) demonstraram ser possível obter recom-
binantes a partir dos híbridos T. aestivum e H. vulgare 
no decorrer da cultura de tecidos. Molnar-Lang et al. 
(2005) relatam, inclusive, que alguns cromossomos da 
cevada podem ser encontrados na maioria das células 
destes híbridos, mesmo após o terceiro ciclo da cultura 
in vitro. Isto indica que os híbridos podem ser mantidos 
por um longo período em cultura de tecidos e os autores 
destacam que as progênies destes híbridos podem servir 
como material para começar a transferência de genes 
úteis para o melhoramento de trigo.
Outras substituições envolvendo estas espécies já fo-
ram relatadas, porém são menos comuns, tais como as 
que envolvem os cromossomos 2, em virtude da pre-
sença do gene inibidor da  α-amilase no cromossomo 
2H da cevada (Hordeum vulgare), o qual determina a 
atividade da α-amilase nos grãos (Molnar-Lang et al., 
1991, 2000, 2005, Qi et al. 2006, Sakata et al. 2010). 
Alguns autores sugerem, inclusive, como alternativa 
para transferência de genes do gênero Hordeum para o 
trigo a utilização de H. chilense, da qual foram obtidos 
anfiplóides férteis produzidos a partir do cruzamento 
desta com o trigo (Martín et al. 2000, Rubiales et al. 
2001).
Leymus racemosus
Leymus racemosus (Lam.) Tzvelev (2n = 4x = 28, ge-
noma NsXm), é um parental silvestre do trigo comum, 
que cresce vigorosamente em solos pobre de nutrien-
tes. Os cromossomos Lr2, Lr7 e Lr14 desta espécie 
carreiam genes e reguladores de genes de resistência à 
giberela, bem como possui genes que aumentam a efi-
ciência de absorção de nutrientes (Kishii et al. 2004). 
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Várias linhagens de T. aestivum e L. racemosus já foram 
desenvolvidas (Chen et al.1995, Jianhua et al. 2003, 
Yuan et al. 2003). Wang et al. (2009), por exemplo, 
identificaram três translocações nesses híbridos sendo 
que uma delas (T3AS.Lr7S) apresentou alta resistência 
à giberela.
Kishii et al. (2008), por sua vez, obtiveram linhagens 
de adição (Lr#n) entre trigo e L. racemosus as quais 
apresentaram aumento na capacidade de inibição bio-
lógica da nitrificação (biological nitrification inhibition 
- BNI), a qual, por sua vez, apresentou redução na emis-
são do gás óxido nitroso (N2O), gás este que favorece o 
aquecimento global. Estes autores sugerem, inclusive, 
que a característica BNI pode ser transferida para o tri-
go por retrocruzamento, tendo em vista que esta carac-
terística não é encontrada em espécies cultivadas como 
o trigo, o arroz e o milho (Subbarao et al. 2007).
Recentemente Wang et al. (2010a), obtiveram duas 
linhagens translocadas conhecidas como T7DS.5LrL e 
T7DS.5Lr, sendo que esta última apresentou alta resis-
tência a fusariose (fusarium head blight). Estes autores 
sugerem, inclusive, que esta espécie pode ser utilizada 
como fonte de genes úteis para a resistência de trigo a 
esta doença, corroborando com os resultados anterio-
res obtidos por Wang et al. (2009), os quais obtiveram 
três linhagens translocadas T3AS-Lr7S, T6BS-Lr7S, e 
T5DS-Lr7L das quais a T3AS-Lr7S também apresentou 
alta resistência à fusariose.
cONcLUsÕes e PeRsPecTIVAs
Estratégias que auxiliem o melhoramento varietal das 
espécies cultivadas têm sido o foco de muitos estudos, 
incluindo a transferência de genes de resistência entre 
espécie relacionadas. Essa transferência pode ser feita 
por meio das mais diversas técnicas desde as mais sim-
ples como no cruzamento induzido até técnicas mais 
avançadas como a transgenia. As translocações, por 
serem rearranjos cromossômicos que podem ocorrer 
naturalmente ou que podem ser induzidos, são uma im-
portante ferramenta para a transferência de segmentos 
cromossômicos, inclusive genes de resistência, e tem 
sido amplamente empregada nos programas de melho-
ramento do trigo. 
Os fragmentos de DNA transferidos a partir das 
translocações normalmente contêm genes de interesse, 
porém podem também conter genes indesejáveis, que 
causam, por exemplo, decréscimo na produtividade ou 
qualidade do produto final. Análises citogenéticas e de 
biologia molecular são ferramentas que auxiliam o me-
lhoramento varietal, pois possibilitam a detecção e es-
tudo das translocações, a partir do uso de técnicas como 
hibridização genômica in situ associada a marcadores 
moleculares. 
A detecção de translocações é essencial nas diferen-
tes etapas de um programa de melhoramento genético, 
como na escolha de parentais estáveis, eliminando-se 
genótipos indesejáveis já no início do processo de cru-
zamentos. Além disso, podem ser úteis quando se obje-
tiva a introgressão gênica entre espécies relacionadas, 
uma vez que estas espécies possuem uma ampla gama 
de genes de interesse, não presentes em trigo, além da 
proximidade genética normalmente facilitar a intro-
gressão. Portanto, a utilização de translocações torna-se 
cada vez mais importante e eficaz, pois o surgimento de 
novos patógenos e a especialização dos já existentes, 
bem como o aumento populacional, impulsiona a busca 
por novos genes, potencialmente úteis ao melhoramen-
to genético do trigo.
Deste modo, a presente revisão, destaca algumas das 
translocações envolvendo espécies relacionadas ao tri-
go e seu potencial uso, principalmente, visando a in-
trogressão de genes de resistência a estresses bióticos. 
Estudos citogenéticos e de biologia molecular têm sido 
amplamente utilizados na identificação de transloca-
ções, no mapeamento cromossômico e no acompanha-
mento da transferência desses genes entre as espécies 
da tribo Triticeae, constituindo uma excelente ferra-
menta aos programas de melhoramento genético dessas 
espécies. 
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